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た。この染色体DNAを EcoRI または Hind m によって切断しえファージベクター シャロン28及びそ

















ている領域があり Coh 領域に少なくとも片端がある場合が全体の約半数を占めていた。これは， Coh 領
域が組み込みに重要な役割を果たしている事を示唆しているo Coh 領域以外にも結合部位がクラスター
している領域がプレ S遺伝子の上にもみられ この部分は Coh 領域と同様転写開始領域である事が注
目される。
結合部位のDNAは特別なコンセンサスは認められなかった。しかし 4 クローンでヒト染色体DN
A配列が Alu 繰り返し配列 1 クローンではサテライト E繰り返し配列であった。
8 クローンについてヒト染色体部分の染色体番号を決定したが特定の染色体への分布はなかった。
また， HBV部分の両端のヒト由来部分で染色体番号が異なっている例が 2 クローンありこれは染色体
のリアレンジが起こっている事をしめしている。
〔総括〕












本論文より 1) 組み込みまれたB型肝炎ウィルスDNAには欠失のある事 2 )組み込まれたウィ
ルスDNAの構造には，大きなインパーテッド構造の生成や欠失により非常に複雑な再構成のある場合
のある事， 3) ウィルスDNAとヒト染色体DNAの結合部の位置が約半数の例で少なくとも片端が，
B型肝炎ウィルスゲノム上に存在するダイレクトリピート 1 と 2 の間にある事， 4) ウイルス DNAの
組み込まれたヒト染色体DNAについて，その塩基配列に共通性は認められず，染色体レベルで見ても
特定の染色体への偏りは認められない事等が明らかになった。
本論文より得られた上記知見は， B型肝炎ウィルスDNAのヒト染色体への組み込み機構及び発ガン
機構の解明に重要なものであり，博士論文としてふさわしいものと考える。
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